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Compartment  Pathway  Gene ID  Gene name (abbreviation)  Forward primer (5' to 3')  Reverse primer (5' to 3') 
Cytosol 
Glycolysis  PF3D7_1324900  L‐lactate dehydrogenase (ldh)*  AGGACAATATGGACACTCCGAT  TTTCAGCTATGGCTTCATCAAA 
Folate 








synthesis  PF3D7_0717700  seryl‐tRNA synthetase (sars)*  AAGTAGCAGGTCATCGTG  CGGCACATTCTTCCATA 
Nucleus 























































chain  mal_mito_3  cytochrome b (cyt b)*  AGCAAGTCGATATACACCAGATGTT  GAGAAGCACCTGTTGCGTGC 
Electron transport 
chain  PF3D7_1430900 
cytochrome c oxidase subunit II 
(coxii)*  GCTATTCCGGGGCGCTTACA  TGCCTCTGGTGAGACAGCCT 
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Figure legends 
 
Figure 1. Percentage of parasite density (including normal, dormant and dead parasites) and 
dormant rings prior to and post DHA treatment.  Data (mean with 95% confidence intervals) 
were obtained from 3 independent experiments.   
Figure 2.  Transcription levels of 12 genes encoding enzymes of several metabolic pathways 
in DHA treated rings relative to pre‐treatment rings (fold ratio ± 95% confidence intervals). 
Relative transcription levels measured for each of the 12 genes are represented with 
different colour bars.  For each gene, relative transcription levels measured on days  2 
(outlined in black), 3, 4, 5, 6, 8, 10 and 12 post DHA treatment (normalised against overall 
parasitemia including dormant, dead and normal parasites) are grouped together from left 
to right.  Transcription level measured on day 0 (pre‐treatment) is set as 1 for each gene.  
Data (mean with 95% confidence intervals) were obtained from samples in triplicate and 
three independent experiments.  Note: lcfaee could also be active in the endoplasmic 
reticulum. 
 
Figure 3. LDH activity and cellular ATP level relative to pre‐treatment during DHA induced 
dormancy recovery period. Pre‐treatment levels are set as 1.  Data (mean and standard 
error) were obtained from triplicate samples.  
Figure 4. Transcription levels of 8 genes encoding enzymes of apicoplast pyruvate 
metabolism and fatty acid synthesis pathways in DHA treated rings relative to pre‐treatment 
rings (fold ratio ± 95% confidence intervals). Relative transcription levels measured for each 
of the 8 genes are represented with different colour bars.  For each gene, relative 
transcription levels measured on days  2 (outlined in black), 3, 4, 5, 6, 8, 10 and 12 post DHA 
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treatment are grouped together from left to right.  Transcription level measured on day 0 
(pre‐treatment) is set as 1 for each gene.  Data (mean with 95% confidence intervals) were 
obtained from samples in triplicate and three independent experiments. Note: lcfaee could 
also be active in the endoplasmic reticulum. 
    
Figure 5. Effect of haloxyfob (A), triclosan (B) and pyrimethamine (C) on recovery of DHA 
induced dormant parasite.  Parasitemia of viable parasites on various days is shown in the 
figure. Data (mean with 95% confidence intervals) were obtained from samples in triplicate 
and three independent experiments. 
Figure 6. Transcription levels of 5 genes encoding enzymes of mitochondria electron 
transport chain in DHA treated rings relative to pre‐treatment rings (ratio ± confidence 
intervals). Relative transcription levels measured for each of the 5 genes are represented 
with different colour bars.  For each gene, relative transcription levels measured on days  2 
(outlined in black), 3, 4, 5, 6, 8, 10 and 12 post DHA treatment are grouped together from 
left to right.  Transcription level measured on day 0 (pre‐treatment) is set as 1 for each gene. 
Data (mean with 95% confidence intervals) were obtained from samples in triplicate and 
three independent experiments. 
 
 
 
